Comienzo y fin de la crisis del coronavirus“ 


La definición de SARS y coronavirus o Covid-19 establece que la neumonía atípica es con¬ 
siderada como el cuadro clínico que caracteriza a la enfermedad. Si se pueden detectar pató¬ 
genos conocidos de la neumonía, la neumonía es considerada corno típica; si no, como atípica. 
Uno de los dos factores decisivos para la crisis del SARS y del coronavirus es que al menos el 
20-30% de todas las neumonías son atípicas. Las causas de la neumonía atípica son bien cono¬ 
cidas y, por lo tanto, NO deben considerarse como causa de un virus desconocido. 

Este factor es suprimido por infecciólogos y virólogos y es la base del temor y pánico ac¬ 
tuales, porque se crea la impresión entre los afectados, el público y los políticos de que la neu¬ 
monía atípica sería especialmente peligrosa y a menudo fatal al no haber medicamentos o va¬ 
cunas para la supuesta nueva enfermedad. 

Desde el momento en que se ofreció un procedimiento de prueba para el supuesto nuevo 
virus, que (lo que es silenciado por los involucrados) también da por “positivas” a personas 
sanas, el número de casos se incrementa automáticamente. En un primer momento, se incluye 
también a personas con neumonía típica, luego más y más personas con otras enfermedades. 
Esto se considera como prueba práctica de la propagación del virus. Automáticamente se aña¬ 
den más y más enfermedades a la enfermedad original “neumonía atípica ” y se proyecta este 
“síndrome ” como “la nueva enfermedad vírica 

El otro factor decisivo, no sólo para el SARS y la crisis del coronavirus, es que los virólo¬ 
gos que afirman que los virus causan enfermedades suprimen una situación manifiestamente 
engañosa por razones comprensibles. El procedimiento de prueba vírico ofrecido es un método 
de detección genética. Las secuencias genéticas que emplean para las pruebas de detección no 
están aisladas a partir de un virus. Aíslan secuencias genéticas típicas que son liberadas en 
altas cantidades cuando mueren tejidos y células. Estas secuencias genéticas, generalmente 
cortas, componentes del metabolismo humano, representan la base para ulterior actividad de 
laboratorio. A partir de muchas secuencias genéticas cortas los virólogos, con la ayuda de pro¬ 
gramas informáticos, pueden construir largas cadenas de material genético, pero sólo mental¬ 
mente. A éstas luego se las considera como cadenas de ADN víricas reales. Esta es la razón por 
la que se obtienen repetidamente resultados de pruebas positivas incluso en individuos sanos. 

Para no rebatirse a sí mismos, estos virólogos desatienden sistemáticamente dos reglas 
prescritas por la Ciencia. Una es la de verificar sistemáticamente las propias afirmaciones en 
su totalidad. La otra es poner a prueba todas las suposiciones y métodos empleados por medio 
de experimentos de control. Si llevasen a cabo los experimentos de control, constatarían que 
TODAS las secuencias genéticas cortas, que vinculan sólo mentalmente a una cadena de geno- 
ma vírico, provienen del metabolismo humano y no defuera, de un presunto virus. 

El impulso de la crisis del coronavirus fie desencadenado por el mensaje de un joven of¬ 
talmólogo el 30/12/2019 por Internet, que se difundió de inmediato y muy rápidamente. Les 
comunicó a unos amigos que en su hospital había algunas personas en cuarentena, que habían 
sido confirmados siete casos de SARS y que deberían tener cuidado y protegerse. El Prof. 
Christian Drosten de la Charité de Berlín se enteró de ello e inmediatamente puso en marcha el 
desarrollo de procedimientos de pruebas para virus SARS antes de que estuviese siquiera claro 


a Traducción del artículo Stefan Lanka (2020), “Fehldeutung Virus II”, WissenschafftPlus 02/2020 (acce¬ 
sible en https://wissenschafftplus.de/uploads/article/wissenschafftplus-fehldeutung-virus-teil-2.pdf ) (últi¬ 
mas revisiones: 09 y 11/08/2020). 
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ni pudiera aclararse si la noticia de China sobre el SARS era verdadera y estaba confirmada y, 
sobre todo, antes de que los virólogos chinos publicasen sus resultados. 

Los autorizados virólogos de la Comisión China de Control de Enfermedades (CCCE) pu¬ 
blicaron sus resultados el 24/01/2020 y el 03/02/2020. Informan del aislamiento de muchas 
secuencias genéticas cortas, que, unidas mentalmente entre sí, podrían representar una cadena 
genética de un nuevo tipo de virus. Los autores señalan expresamente (así como todos los de¬ 
más virólogos hasta la fecha) que todavía no se habían llevado a cabo los absolutamente nece¬ 
sarios experimentos que permitirían afirmar que ésa es, en efecto, una cadena genética de un 
virus patogénico. Por el contrario, los virólogos chinos incluso señalan explícitamente que la 
cadena genética construida guarda una semejanza de hasta el 90% con cadenas genéticas, 
inocuas y conocidas desde hace décadas, de los principales coronavirus de murciélago. 

El 21/01/2020 (¡tres días antes de la primera publicación de la CCCE!) la OMS recomen¬ 
dó a todas las naciones utilizar el procedimiento de prueba desarrollado por el Prof. Drosten. 
Al afirmar que había desarrollado un procedimiento de prueba fiable para el virus que estaba 
propagándose rápidamente en China, el Prof. Drosten, desatendiendo las claramente definidas 
reglas del trabajo científico que son parte de su contrato de trabajo y violando las leyes del 
pensamiento y la lógica de la Virología, ha desencadenado y provocado el aumento y la globa- 
lización del pánico por la epidemia China. 


1. El comienzo de la crisis del coronavirus 

Cuando el 30/12/2019 el joven oftalmólogo Li Wenliang comunicó a siete médicos de 
Wuhan a través de WhatsApp que había algunas personas en cuarentena en su hospital, que se 
habían confirmado siete casos de SARS, que deberían tener cuidado y protegerse, no pretendía 
con ello causar pánico. De lo contrario, hubiera puesto el anuncio en Internet y advertido al 
público. Uno de los siete receptores de este mensaje privado de WhatsApp publicó un “pantalla- 
zo” (e. e. una foto del mensaje) en internet sin ser consciente de las posibles consecuencias. 
Naturalmente, esta información se propagó muy rápidamente en China y luego también por todo 
el mundo. 

Esta comunicación desencadenó, a causa del pánico de una crisis del SARS en 2003, que la 
Organización Mundial de la Salud (OMS) había clasificado como una “amenaza mundial” el 12 
de Marzo de 2003, una ola de miedo, pánico e investigaciones a las autoridades sanitarias chinas 
y al gobierno. A consecuencia de ello, el gobierno de Beijing envió el 31 de Diciembre de 2019 
a un “grupo de intervención rápida” que constaba de epidemiólogos y virólogos del Centro 
Chino de Control de Enfermedades (CCCE) a Wuhan para prestar su apoyo a las autoridades 
sanitarias locales y de la provincia de Hubei que la circunda. Se trataba de comprobar y verificar 
las afirmaciones en torno al brote de una epidemia. Si efectivamente se hubiese dado un brote, 
la situación sería controlada adecuadamente. 

En la primera publicación autorizada de los autores del CCCE sobre los resultados de su 
investigación, “Un nuevo coronavirus de pacientes con neumonía en China, 2019”, 1 no se in¬ 
forma de ninguna acumulación de casos de neumonía atípica (“patients with pneumonía of 
unknown cause” b ). Informan de que los pacientes existentes pueden agruparse en un cluster, un 
grupo con características comunes. El rasgo común era la visita más o menos frecuente a un 
mercado de mariscos en Wuhan. Se ve lo pequeño que era en realidad el grupo de pacientes con 


b “pacientes con neumonía de causa desconocida” [Nota del traductor ]. 
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neumonía atípica en el hecho de que la CCCE tomó muestras de frotis y líquidos del tracto res¬ 
piratorio inferior de sólo cuatro pacientes para buscar patógenos conocidos y desconocidos. 

Entre tanto, el pánico aumentó de manera extrema en Wuhan y alrededores. Incluso las 
medidas de la policía, que pidió al oftalmólogo Li Wenliang el 3 de Enero de 2020 a compro¬ 
meterse por escrito firmando una declaración punible de cese y desistimiento de difundir nada 
más sobre un posible brote de SARS, no fue capaz ya de frenar la dinámica de pánico originada 
y que se agravaba peligrosamente. El 10/01/2020 Wenliang, y poco después también sus padres, 
desarrollaron la sintomatología de una neumonía. Li Wenliang se aisló por su propia cuenta, 
pues estaba convencido de que se había infectado con el virus SARS el día anterior por una 
paciente oftalmológica. Esto también aumentó el pánico. 

Los médicos que le atendieron llevaron a cabo un gran número de pruebas diferentes, todas 
las cuales salieron negativas. A medida que empeoraba su estado de salud y cada vez más gente 
hacía demostración pública de participación en su destino, se prosiguió con las pruebas hasta 
que una primera prueba de SARS fue valorada como “positiva” el 30 de enero de 2020. El 
desastre del creciente pánico del SARS, que rnutó en una crisis global del coronavirus, siguió su 
curso. 

Li Wenliang difundió este resultado por internet en los siguientes términos: “Today nucleic 
acid testing carne back with a positive result, the dust has settled, fínally diagnosed”, “Hoy la 
prueba de ácido nucleico salió con un resultado positivo, el polvo se ha asentado, por fin diag¬ 
nosticado”. 

Este comunicado aumentó el pánico ya existente. Todo se salió completamente de madre 
cuando publicó su declaración firmada de cese y desistimiento del 03/01/2020 por internet. Esta 
publicación de su declaración de cese y desistimiento, lo que era peligroso para él, fue conside¬ 
rada, y lo sigue siendo, por toda la gente en estado de pánico como la prueba de que había una 
nueva epidemia de SARS, porque un médico afectado personalmente seguía informando y ad¬ 
virtiendo al público a pesar de las amenazas de sanciones. El pánico creció aún más porque el 
estado de salud de Li Wenliang empeoraba a pesar del uso intensivo de una serie de sustancias 
antibióticas y el público participaba regularmente de ello. La situación estaba a un tris de la 
escalada porque el anuncio de su muerte fue más que caótico y contradictorio. Ésta fue y sigue 
siendo la razón central por la que el público chino y global asumió que había ocurrido en 
Wuhan un nuevo brote de SARS, que, no obstante, había sido redefinida en una nueva epide¬ 
mia, una pandemia con un nombre nuevo, Covid-19. 


2. La primera de las dos posibles causas del miedo de Li Wenliang 


El miedo del oftalmólogo de Li Wenliang se basa en los acontecimientos de 2003 en China, 
cuando científicos occidentales afirmaron que había ocurrido una acumulación de neumonía 
atípica en el sureste de China. Dos días después de la creación mental de una cadena genética 
del nuevo virus (SARS-CoV-1), en la que el Prof. Drosten estaba significativamente involucra¬ 
do, 2 el Prof. Drosten ofreció un supuesto procedimiento de prueba para ese supuesto virus. 3 
Alrededor de 800 personas con neumonía atípica, e. e. neumonía en la que no se detectan pató¬ 
genos conocidos, pero que dieron “positivo” con el test del Prof. Drosten, murieron (posible¬ 
mente por un tratamiento incorrecto y excesivo) por consiguiente con el diagnóstico de SARS 
en lugar de “neumonía atípica”. 

El fundamento de que el miedo por el SARS se mantuvo y aumentó hasta 2019 son dos pu¬ 
blicaciones del 2013 4 y del 2017 5 , que dispararon la especulación acerca de la posibilidad de la 
aparición de nuevos coronavirus SARS. Los autores de ambas publicaciones declaran que en 
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murciélagos sanos hay indicios de la existencia de secuencias genéticas cortas que pueden ser 
interpretadas como componentes de un virus. Estas secuencias genéticas cortas tendrían seme¬ 
janzas con aquellas secuencias genéticas cortas que fueron declaradas componentes del presunto 
SARS-Corona-Virus-1 (SARS-CoV-1) en 2003. SARS es la sigla de Severe Acute Respiratory 
Syndromef que es otra descripción de los síntomas de neumonía atípica. 

Sobre estas cadenas genéticas mentales (reformuladas ficticiamente a la realidad) se decla- 
ra que es posible que puedan producirse en realidad y formar un virus real. Tal virus, declarado 
en murciélagos y otros animales salvajes, pero que es, aun así, inocuo, podría saltar a los huma¬ 
nos por mordida, contacto o consumición y convertirse en un asesino mortal. En humanos este 
virus podría, por medio de modificaciones (mutaciones), convertirse en un coronavirus SARS 
realmente nuevo y desencadenante de una enfermedad. Un acontecimiento así y la ola resultante 
de enfermedades, tales como la neumonía atípica, pueden esperarse en cualquier momento. 

Hasta la fecha, los virólogos no han logrado aislar un virus SARS ni a partir de un paciente, 
murciélago u otro animal ni en el laboratorio, ni a partir de él identificar una cadena genética 
completa e intacta de un virus SARS. La suposición de los virólogos de que hay también cade¬ 
nas genéticas víricas en la realidad que se construyen del mismo modo que las cadenas genéti¬ 
cas compuestas mentalmente a partir de secuencias genéticas cortas no ha podido ser confirma¬ 
da todavía. Aunque las muy simples técnicas estándar para la determinación de la longitud de 
cadenas genéticas han estado disponibles durante mucho tiempo, no se ha podido demostrar la 
existencia y la presencia de una cadena genética completa de un virus SARS. 

Los miedos enormemente alimentados por afirmaciones falsas de esta clase fueron la base 
de los miedos del oftalmólogo Li Wenliang así como de otros médicos e infecciólogos no sólo 
de Wuhan. Estas afirmaciones son la razón por la que los epidemiólogos y virólogos del CCCE 
se han centrado en encontrar secuencias genéticas parecidas desde el 31 de Diciembre de 2019, 
las cuales fueron identificadas como componentes de los coronavirus SARS en 2003 (véanse los 
detalles más abajo). 


3. La segunda de las posibles causas del miedo de Li Wenliang 


Las crisis del SARS y del coronavirus se iniciaron con la afirmación en los medios de que 
había una acumulación de pacientes con neumonía atípica. Esta afirmación nunca fue corrobo¬ 
rada. Tan sólo se afirmó que la neumonía atípica que estaba apareciendo podría explicarse asu¬ 
miendo la aparición de un nuevo virus, porque algunas personas con neumonía atípica habían 
tenido contacto con mercados de animales. Para poder confirmar la suposición de que un virus 
desconocido podría ser la causa de neumonía atípica, se suprimieron hechos conocidos y descri¬ 
tos en la literatura médica y científica. A saber, hay varios y amplios espectros de causas no 
infecciosas para la neumonía atípica. Estas neumonías atípicas resultan ser, por valias razones, 
más letales que en el caso de las neumonías típicas. 

Entre dichas causas se encuentran la inhalación de humos tóxicos, disolventes y sustancias. 
También la penetración de alimentos, bebidas o contenido estomacal que logran introducirse en 
los pulmones en casos de desórdenes de tragado o de pérdida de conciencia, pueden causar 
neumonía muy severa (neumonía de aspiración). Basta con el agua por sí sola si se introduce en 
los pulmones de personas que se están ahogando para causar neumonía atípica severa. Otra cau¬ 
sa es el espectro reconocido de disfunciones inmunológicas, tales como alergias y reacciones 
autoinmunes. También se sabe que la radiación en el caso del cáncer desencadena una inflama- 


c En español. Síndrome Respiratorio Agudo Severo, SRAS. [Nota del traductor\ 
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ción de los pulmones que no puede distinguirse de una neumonía típica. Conocidas en gente 
mayor son las neumonías congestivas. Se originan por acumulaciones de líquidos (edema), pos¬ 
tración prolongada en cama, debilidades cardíacas o renales, lo que puede causar una ventila¬ 
ción y circulación sanguínea deficientes en los pulmones y, como consecuencia directa, la in¬ 
flamación de los pulmones, e. e. neumonía atípica. 

Lógicamente, una combinación de causas subyacentes también causa la neumonía atípica. 
Una neumonía atípica puede pasar muy rápidamente a una típica si ocurre una colonización 
secundaria del pulmón inflamado. Ésta es la razón por la que el porcentaje de neumonía atípica 
es probablemente más alto que el 20-30% estimado. 

El estudio de las cinco personas documentadas en las dos publicaciones relevantes a la cri¬ 
sis del coronavirus 6 no investigaba presencia o historial, signos, mecanismos y efectos posibles 
de estas causas de neumonía atípica conocidas. Los virólogos normalmente no lo hacen en cual¬ 
quier caso, y a los miembros del CCCE tampoco les fue posible hacerlo en las circunstancias 
dadas de pánico. Excluir la mención de neumonía atípica demuestra una mala praxis médica 
grave e impide un correcto tratamiento de los pacientes. Los afectados corren el riesgo de ser 
erróneamente tratados con un cóctel de sustancias antibióticas con muchos efectos secundarios, 
que, sobre todo en caso de sobredosis, es capaz de causal - la muerte de los pacientes por sí solo. 7 
A todo el mundo debe quedarle claro que el pánico extremo, sobre todo en casos de problemas 
respiratorios, puede causal - la muerte por sí solo. El pánico hasta puede ser fatal en un período 
muy corto de tiempo, no sólo en casos de problemas cardiovasculares. 

La respuesta a la pregunta crucial de si se ha detectado en realidad un virus nuevo o si sólo 
cortos trocitos de material genético producidos naturalmente en el cueipo están pasando por 
componentes de un virus o malinteipretados como tales es crucial para ver si se puede acabar 
rápidamente con la crisis del coronavirus. Al igual que con el H1N1, los causantes de la crisis 
del coronavirus dicen que sólo puede acabarse con ella mediante vacunación. Sin embargo, la 
idea de la vacunación ha sido desmentida, al igual que la idea de los virus. 

Ayuda en la evaluación y clasificación de los acontecimientos que rodean el desencadena¬ 
miento y mantenimiento de la crisis del coronavirus el recuerdo de la entretanto olvidada pan¬ 
demia de la gripe porcina del 2009. La disposición mayoritaria en la población era entonces la 
de dejarse vacunar contra los presuntos virus de la gripe porcina. Luego hubo un retraso en la 
distribución de las vacunas anunciada. Las vacunas no podían introducirse en jeringas listas para 
su uso porque los novedosos potenciadores del principio activo, usados por primera vez, daña¬ 
ban la mezcla de la vacuna y la hacían inutilizable. Por consiguiente, la vacuna se introdujo en 
ampollas para 10 personas cada una, en las que sólo se podían añadir los potenciadores del prin¬ 
cipio activo poco antes del acto de vacunación. 

En este tiempo se supo que los potenciadores del principio activo, llamados adyuvantes, sin 
los cuales una vacuna no puede desplegar sus efectos, eran novedosos y no habían sido testados. 
Se supo que estos novedosos potenciadores del principio activo constan de nanopartículas. De 
las nanopartículas se sabe que son muy reactivas debido a su minúsculo tamaño y son, por lo 
tanto, empleados como catalizadores en muchas reacciones químicas y, por ejemplo, en proce¬ 
sos técnicos hacen que las superficies se comporten de modo diferente a como puede conseguir¬ 
se por métodos convencionales. Luego se supo que la Canciller alemana Angela Merkel y el 
Ejército Alemán recibirían esta vacuna, pero sin el novedoso ingrediente activo de nanopartícu¬ 
las, mientras que la policía y la población recibirían la vacuna con las nanopartículas no testa¬ 
das. 

Ello llevó a que el 93% de la población rechazara la vacuna producida para ella. Sólo el 7% 
de los alemanes se dejó administrar la vacuna. El metabolismo humano no puede metabolizar ni 
excretar nanopartículas. A causa de este rechazo de casi toda la población, la gripe porcina des- 
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apareció de hecho de la noche a la mañana, como por arte de magia, de los medios y las vacunas 
en un alto horno. (Se me permitirá una pequeña polémica: sorprendentemente, el virus de la 
gripe porcina H1N1 puso cogió las de Villadiego al trote cochinero, no infectó a otras personas, 
a los infectados no los hizo enfermar y detuvo de inmediato su presencia en los medios. Quizás 
el virus de la gripe porcina se haya convertido en virus de la gripe del pez, haya remontado los 
ríos en los cuerpos de salmones y haya golpeado de nuevo en el mercado de pescados de Wuhan 
con fuerza redoblada.) 

Del fracaso del plan pandémico, que no llegó al clímax de la vacunación, han aprendido los 
epidemiólogos, infecciólogos y virólogos implicados. Analizaron las causas y publicaron sus 
resultados y recomendaciones para el futuro en el n° 12, de Diciembre de 2010, del Bundes- 
gesundheitsblatt. á El elocuente título de este número, “Pandemia. Lecciones aprendidas”, viene 
a decir algo como “Las lecciones que hemos aprendido de la debacle de la gripe porcina H1N1”. 

Algunos de los artículos contenidos en este número pueden verse en internet; 8 los más im¬ 
portantes, sin embargo, no. Las recomendaciones decisivas para la gestión de una pandemia son: 

• Asegurarse de que los expertos no se contradigan unos a otros en discusiones públicas. 

• Implicación temprana de los medios líderes y sociales. 

• Control de Internet. Esto para que afirmaciones y críticas no pongan en riesgo el consenso y 
la aceptación de las medidas en la política y la sociedad. 

¡Estas recomendaciones han sido implementadas ahora con éxito! Se censura Internet y se 
excluye a los críticos a base de insultos, entre otras cosas. Los contundentes argumentos que 
contradicen la suposición de una pandemia y que han logrado llegar al dominio público sim¬ 
plemente no se abordan. En los medios y en la política tan sólo se oye a un experto, el Prof. 
Drosten. La única “crítica” que recibió, presentada por un virólogo VIH, tuvo la función de 
reforzar la afirmación central de la existencia de un nuevo tipo de virus, el SARS-CoV-2. 


4. La globalización del pánico por el virus SARS chino y el estableci¬ 
miento del rumbo de la crisis del coronavirus por el Prof. Drosten 


El Prof. Drosten, de la Charité de Berlín, afirma que desde el 01/01/2020 ha desarrollado 
un método de detección genética con el que puede demostrar con fiabilidad la presencia del 
nuevo coronavirus en humanos. 9 La OMS recomendó el procedimiento de prueba desarrollado 
por él el 21/01/2020 a los chinos y a todas las naciones como un procedimiento de prueba fiable 
para detectar la propagación del supuesto nuevo coronavirus. 10 

Para (a) poder entender qué supuestos y qué actuación forman el fundamento de las afirma¬ 
ciones del Prof. Drosten y (b) para comprobar si sus conclusiones para haber desarrollado un 
procedimiento de prueba seguro para el nuevo coronavirus están lógica- y científicamente de¬ 
mostradas o no, o incluso están rebatidas, es preciso explicar los términos y las técnicas em¬ 
pleados, presentar su argumentación y analizar las dos publicaciones decisivas a las que se refie¬ 
re el Prof. Drosten. 

• ¿Cómo se definen un virus y un coronavirus? 

• ¿Cómo se definen secuencias en este contexto? 

• ¿Cómo funcionan los métodos de detección de secuencias conocidos como PCR, RT-PCR y 
real time RT-PCR? 


d Revista Sanitaria Federal. Dicho artículo puede leerse en la dirección web 
https://link.springer.com/article/10. 1007/s00103-010-1169-x . [Nota del traductor] 
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• ¿Cuándo puede utilizarse la detección de la presencia de secuencias en humanos como 
prueba de la presencia de un virus? 

• ¿Cómo se demuestra la existencia de un virus científicamente? 

Conceptos 

• En ciencia un virus se define por su material genético específico, perteneciente únicamente 
a ese virus. 

• El material genético de un virus también se denomina la cadena genética vírica, la molécula 
genética vírica o su genoma. 

• El material genético vírico de un virus contiene, una detrás de otra, las diferentes secuencias 
genéticas para la formación de las diferentes proteínas víricas que se denominan genes víri¬ 
cos. 

• El material genético de un virus puede constar de uno de los dos tipos de moléculas genéti¬ 
cas, ADN o ARN. 

• Los coronavirus se caracterizan por el hecho de que constan de una molécula específica de 
ARN rodeada por una envoltura. 

• El material genético de un virus determinado se define por su longitud determinada con 
precisión y la determinación exacta de la estructura de la cadena genética vírica. 

• La composición del material genético de un virus resulta de la determinación exacta del 
número y de la secuencia específica de los cuatro elementos constitutivos de que consta un 
material genético. Los cuatro elementos constitutivos de un material genético se denominan 
nucleótidos. 

• El proceso de determinar la secuencia específica de los cuatro elementos constitutivos de un 
material genético se llama secuenciación. 

• El resultado de determinar la secuencia de los elementos constitutivos de un material gené¬ 
tico se denomina secuencia o secuencia genética. 

• Los virus patogénicos se caracterizan por el hecho de que su secuencia es exclusiva y no se 
presenta en organismos sanos. 

• Para poder detectar y determinar la presencia del material genético de un virus, este virus 
debe ser aislado y estar presente en su forma pura, de acuerdo con las leyes del pensamiento 
y la lógica que precede a cada ciencia como regla fundamental, para que las secuencias ge¬ 
néticas propias de células no se malinterpreten como componentes de un virus. 

• Determinai' la secuencia de una sustancia genética sólo es posible si se presenta en forma de 
ADN. 

• Para determinar la secuencia de una sustancia genética que está presente en forma de ARN, 
primero debe convertirse genéticamente a ADN. 

• El proceso de convertir una sustancia genética de ARN a ADN se llama “Reverse Trans- 
cription” 6 y se abrevia como “RT”. 

Las técnicas empleadas por el Prof. Drosten y primeras conclusiones 

• La presencia y longitud de un material genético se determina separándolo longitudinalmente 
en un campo eléctrico. Trocitos cortos migran más rápidamente, ttocitos más largos más 
lentamente. Al mismo tiempo, para poder determinar la longitud del material genético a 

e Entre otras denominaciones españolas, “retrotrascripción”. 
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examinar, se añaden diferentes trocitos de diferente longitud a un material genético de lon¬ 
gitud conocida. Esta fiable técnica estándar para la detección y determinación de la longitud 
del material genético se denomina “electroforesis en gel”. 

• Si la concentración de un material genético determinado es demasiado baja para ser detecta¬ 
do mediante la técnica de “electroforesis en gel”, puede aumentarse a voluntad mediante la 
técnica multiplicación ilimitada de ADN, llamada reacción en cadena de la polimerasa. Así, 
ADN indetectable puede hacerse visible mediante la electroforesis en gel. Éste es un prerre- 
quisito para hacer accesible material genético para futuras investigaciones, sobre todo para 
hacer accesible la subsiguiente y crucial determinación de su longitud y secuencia. Este mé¬ 
todo también se conoce abreviadamente como PCR. f 

El inventor de la técnica PCR, Kary Mullis, que recibió el Premio Nobel de Química en 
1993 por ella, señaló desde el principio que este método, el suyo, desarrollado para análisis 
de salas blancas de fábricas de chips informáticos, tiende mucho al error. En su discurso de 
los Premios Nobel, que está documentado en el sitio web del Comité de los Premios Nobel, 8 
también señaló que no hay prueba científica efectiva y verificable de que la sustancia gené¬ 
tica que se denomina genoma del VIH cause efectivamente inmunodeficiencia o ninguna de 
las varias enfermedades que inadmisiblemente se resumen bajo el término “SIDA” y se tra¬ 
tan con quimioterapia altamente tóxica. Señaló que sólo hay un consenso entre científicos 
participantes de que el “VIH” desencadenaría inmunodeficiencia. 

Para poder reproducir ADN con la técnica PCR, es preciso conocer la composición, la se¬ 
cuencia del ADN. Un ADN sólo puede multiplicarse mediante PCR si se unen al principio y 
al final del ADN fragmentos genéticos cortos y artificialmente producidos, que correspon¬ 
den exactamente a la secuencia de comienzo y fin del ADN a multiplicar. Estos trocitos cor¬ 
tos de ADN producido artificialmente se denominan, por consiguiente, moléculas iniciado¬ 
ras del PCR, primers. De media tiene una longitud de entre 24 y 30 nucleótidos (los elemen¬ 
tos constitutivos de la sustancia genética). 

Así, con el PCR no se pueden detectar secuencias desconocidas ni virus desconocidos. Sólo 
la determinación de la secuencia de un virus permite desarr ollar una prueba PCR para la de¬ 
tección de una secuencia genética proveniente de un virus. 

• En los primeros días del PCR sólo era posible determinar la cantidad de ADN multiplicado 
mediante electroforesis en gel después de detener la reacción de multiplicación de la PCR. 
Entre tanto se añaden determinados tintes a las enzimas y sustancias requeridas para el PCR. 
La detección de estos tintes durante el trascurso de la PCR muestra aproximadamente qué 
concentraciones de ADN multiplicado artificialmente se han producido y cuánto ADN había 
presente de hecho al comienzo de la PCR. Como la cantidad de ADN producido artificial¬ 
mente puede determinarse aproximadamente durante el trascurso de la técnica PCR, esta ex¬ 
tensión de la técnica PCR se denomina “real time PCR”. h Una “real time PCR” que viene 
precedida por otro paso, la conversión de ARN en ADN por medio de la “retrotrascripción” 
(RT) se denomina, consecuentemente, “real time RT-PCR”. 1 


f En español, RCP. [Nota del traductor] 

g El discurso de recepción del premio Nobel de Kary Mullis puede leerse en el siguiente enlace: 
https://www.nobelprize.org/prizes/chemistry/1993/mullis/lecture/ . Si bien en él no aparece nada relativo a 
la eficacia de la prueba PCR ni mención alguna sobre virus, son conocidas las reticencias de Kary Mullis 
ante el VIH como causante del SIDA (así puede verse en la reseña de Daniel S. Greenberg en Nature al 
libro de Mullis Dancing naked in the Mind Field alojada en https://www.nature.com/articles/23867 ). 
[Nota del traductor] 

h RCP en tiempo real. [Nota del traductor ] 

1 RCP-RT en tiempo real. [Nota del traductor ] 





• El Prof. Drosten emplea la técnica de “real time RT-PCR” en la prueba que ha desarrollado 
para la detección del nuevo coronavirus. Para ello ha seleccionado a partir de un data pool 
de internet el 01/01/2020 secuencias genéticas cortas atribuidas a virus del SARS. Basándo¬ 
se en estas secuencias de trochos genéticos cortos, que se interpretan como posibles compo¬ 
nentes de virus del SARS, diseñó las secuencias primer PCR decisivas para el PCR para de¬ 
tectar el “todavía” desconocido virus de China con su “real time RT-PCR”. 

Cuando el 10/01 y el 12/01/2020 aparecieron en internet compilaciones preliminares de se¬ 
cuencias, que posteriormente fueron modificadas y publicadas el 24/01/2020 y el 03/02/2020, 11 
esto representaba el resultado de los dos primeros intentos de identificar el todavía desconocido 
virus. A tal fin, los virólogos de la CCCE combinaron, mediante programas de ordenador, las 
secuencias de fragmentos genéticos cortos teóricamente en una posible cadena genética. Los 
virólogos de la CCCE declaran en ambas publicaciones que no hay pruebas de que estas suge¬ 
rencias de secuencia puedan de hecho causar enfermedades. El 10/01 y el 12/01/2020 las pro¬ 
puestas de secuencia chinas eran todavía provisionales y no habían sido todavía remitidas al 
estricto proceso de verificación prescrita científicamente. 

El hecho de que la Organización Mundial de la Salud (OMS) recomendase el 21/01/2020, 
antes incluso de sacar al público las publicaciones de las primeras dos propuestas de secuencia 
chinas, la prueba de detección PCR desarrollada por el Prof. Drosten para la detección del nue¬ 
vo virus demuestra un primer estado de cosas: el Prof. Drosten utilizó datos no verificados cien¬ 
tíficamente para su rápidamente globalizada prueba PCR del 2019-nCoV, que el 7 de Febrero de 
2020 13 se renombró a SARS-CoV-2 con la participación del Prof. Drosten. 

Con el cambio en el nombre el 07/02/2020 de “nCoV” a “SARS-CoV-2”, de una mera pre¬ 
sunción de virus de un virus posiblemente deficiente o inocuo a un patógeno peligroso, el públi¬ 
co se llevó la impresión de que se había descubierto efectivamente un virus del SARS en China 
que causa una enfermedad peligrosa, a saber el SARS, y que se llevó por delante al nuevo ídolo 
de China, Li Wenliang, que ensombreció el liderazgo del Partido. Con esto, el Prof. Drosten y 
sus colegas del grupo de nomenclatura del virus cumplieron con las expectativas de la pobla¬ 
ción, que estaba aterrorizada hasta los tuétanos: “finally diagnosed”, “por fin diagnosticado”. 
Esta expectativa se despertó con el impulso de pánico en masa desencadenado por el Doctor en 
Medicina Li Wengling y aparentemente fue cumplida por el Prof. Drosten. El factor decisivo a 
la hora de evaluar este hecho es el de que por entonces todos los virólogos involucrados testi¬ 
monian, y siguen testimoniando aún hoy, que no hay pruebas de que este nuevo virus cause 
efectivamente ninguna enfermedad. ¿O es que sólo ocune en paralelo con enfermedades, en 
procesos de sanación, después de procesos de sanación, en algunas personas sanas, en muchas 
personas sanas o en todas las personas? 

Esto por sí solo demuestra que el Prof. Drosten ha traspasado los límites claramente reco¬ 
nocibles de la acción justificada científicamente hacia un fraude reconocible y de graves conse¬ 
cuencias. Tampoco podrá excusarse utilizando una revista para la publicación de su procedi¬ 
miento de prueba el 23 de Enero de 2020, 13 que no comprueba las declaraciones hechas en él 
antes de ir a la prensa. 


5. Las preguntas cruciales para un rápido fin de la crisis del coronavi¬ 
rus 

La pregunta central y completamente crucial es si el Prof. Drosten ha cumplido con su 
obligación científica, que es parte de su contrato de empleo, 14 verificar él mismo y sistemática- 
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mente todas las afirmaciones hechas en su publicación en torno al método de detección desarro¬ 
llado por él y las declaraciones públicas basadas en él. 

De esta obligación científica central surgen fres preguntas centrales: 

I. ¿Ha verificado el Prof. Drosten si las secuencias genéticas, que son la base de su procedi¬ 
miento de prueba y que pusieron a su disposición virólogos chinos, son efectivamente se¬ 
cuencias que provienen de un virus? 

II. ¿Ha llevado a cabo el Prof. Drosten los experimentos de control prescritos obligatoriamente 
en la Ciencia que demuestran si las secuencias empleadas por él provienen efectivamente de 
un virus? ¿Ha llevado a cabo los experimentos de control [para demostrar] si las secuencias 
empleadas por él, que él aüibuye al nuevo virus, no son en realidad secuencias que se pro¬ 
ducen en todo metabolismo, quizás incluso en plantas tales como por ejemplo las papayas 
de Tanzania, 15 o que son producidas de forma metabólicamente aumentada en enfermeda¬ 
des? 

III. ¿En qué suposiciones, experimentos y experimentos de control se basa el Prof. Drosten para 
poder afirmar que su procedimiento de prueba, con el cual él sólo detecta áreas parciales de 
2 (dos) genes a partir del genoma de un total de 10 (diez) genes del coronavirus, detecta un 
virus entero, activo y patogénico, y no sólo fragmentos de un virus, después de una presun¬ 
tamente exitosa pelea del sistema inmune, o la presencia de virus “deficientes” o “incomple¬ 
tos” o “inocuos” en nuestro material genético, que son típicos y montan al 50% de las masas 
genéticas de nuestros cromosomas? 

Las preguntas resultan de la actuación documentada del Prof. Drosten durante el desarrollo 
del procedimiento de prueba y a partir de la no-acción documentada del Prof. Drosten hasta la 
fecha . 

El virólogo Prof. Drosten, que desarrolló el método de detección para el nuevo coronavirus 
(primero denominado 2019-nCoV y luego, a partir del 02/07/2020, llamado SARS-CoV-2), 
describe el desarrollo del método de prueba en una publicación que salió al público el 
23/01/2020. 16 En la pág. 3 de este artículo, columna izquierda, línea octava desde abajo, descri¬ 
be el primer y crucial paso de su proceder: 

“Antes de la publicación de secuencias víricas públicas procedentes de casos de 2019- 
nCoV, nos hemos fiado de noticias de los medios sociales que anunciaban la detección de 
un virus semejante al del SARS. Supusimos, pues, que un CoV relacionado con el SARS 
está implicado en el brote.” (“Before public release of virus sequences from cases of2019- 
nCoV, we relied on social media reports announcing detection of a SARS-like virus. We 
thus assumed that a SARS-related CoV is involved in the outbreak.”) 

Esto quiere decir que el Prof. Drosten y sus colegas han supuesto , basándose en noticias de 
los medios sociales, que un coronavirus relacionado con el SARS podría estar implicado en el 
supuesto brote de neumonía atípica. Por entonces no había datos clínicos de ninguna clase que 
pudieran fundamentar una sospecha así. ¿Cuál fue su siguiente paso? 

“Nos descargamos todas las secuencias víricas relacionadas con el SARS completas y par¬ 
ciales (de longitud media >400 nucleótidos) que estaban disponibles en GenBank el 1 de 
Enero de 2020.” Sigue en la columna derecha de la pág. 3, tercera fila desde arriba: “Estas 
secuencias fueron alineadas [nota mía, SL: basándose en una secuencia vírica estándar del 
SARS previamente dada] y el alineamiento fue utilizado para desarrollar nuestras pruebas 
(figura suplementaria SI)”. (“We downloaded all complete and partial (if >400 nt) SARS- 
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related virus sequences available in GenBank by 1 January 2020. [...] These sequences 
were aligned and the alignment was used for assay design (Supplementary Figure SI). 
Upon release of the first 2019-nCoV sequence at virological.org, three assays were selected 
based on how well they matched to the 2019-nCoV genome (Figure 1).) 

De sus explicaciones surgen las siguientes claras respuestas, conclusiones y consecuencias: 

I. ¿Fia verificado el Prof. Drosten si las secuencias genéticas, que son la base de su procedi¬ 
miento de prueba y que pusieron a su disposición virólogos chinos, son efectivamente se¬ 
cuencias que provienen de un virus? ¡La respuesta es NO! No pudo verificar si las secuen¬ 
cias ofrecidas provenían de un virus, porque las dos publicaciones decisivas en que se des¬ 
cribe la extracción de las secuencias genéticas utilizadas por él no las tuvo disponibles antes 
del lanzamiento comercial de su prueba. 

II. ¿Fia llevado a cabo el Prof. Drosten los experimentos de control prescritos obligatoriamente 
en la Ciencia que demuestran si las secuencias empleadas por él provienen efectivamente de 
un virus? ¿Fia llevado a cabo los experimentos de control [ para demostrar] si las secuencias 
empleadas por él, que él atribuye al nuevo virus, no son en realidad secuencias que se pro¬ 
ducen en todo metabolismo, quizás incluso en plantas o que son producidas de forma meta- 
bólicamente aumentada en enfermedades? 

¡La respuesta es NO! Ni él ni los virólogos de la CCCE ni otros han demostrado hasta la fe¬ 
cha haber llevado a cabo estos experimentos de control necesarios y, si lo han hecho, no los 
han publicado. Para estos experimentos de control decisivos tienen que utilizarse secuencias 
genéticas cortas del metabolismo de personas sanas para secuenciarlas. Estas secuencias ge¬ 
néticas cortas, como las secuencias genéticas de personas enfermas, deben juntarse median¬ 
te los mismos programas de ordenador a una cadena genética larga de un virus. Este expe¬ 
rimento ni ha sido realizado nunca ni publicado nunca. No hay una sola mención de este in¬ 
tento de control obligatorio derivado de las leyes del pensamiento y la lógica de la Virolo¬ 
gía, para controlar sistemáticamente los resultados de uno mismo. En el momento en que se 
lleve a cabo este intento y se publique, la crisis del coronavirus se acaba de inmediato. 

La otra prueba de control derivada de la lógica científica es testear de manera intensiva, 
mediante el método PCR desarrollado (el real time RT-PCR), con muestras clínicas de per¬ 
sonas con enfermedades que no sean las atribuidas al virus y con muestras de personas sa¬ 
nas, animales y plantas, que no den estas muestras también “positivo”. Estos otros experi¬ 
mentos de control, que son lógicamente necesarios por obligación para establecer un proce¬ 
dimiento de prueba, están para validar, e. e. verificar si es válido y tiene fuerza concluyente, 
no han sido llevados a cabo hasta la fecha ni se ha afirmado una sola vez que se hayan lle¬ 
vado a cabo. Por esta razón, los desarrolladores y productores de estos métodos de prueba se 
han asegurado, mediante las correspondientes indicaciones en las instrucciones de empaque¬ 
tado, por ejemplo que el test sólo debe ser empleado para propósitos de estudio y que no es 
apto para fines diagnósticos. 

Puedo predecir con certeza que personas que liberan secuencias genéticas multiplicadas a 
partir del tipo de tejido de epitelios escamosos, como por ejemplo pacientes de riñón, darán 
en última instancia al 100% “positivo” con la PCR desarrollada por el Prof. Drosten si se 
multiplica un poco y se concentra la cantidad de frotis. Es muy probable que todos los orga¬ 
nismos puedan incluso dar positivo. 

Hago un llamamiento a bioquímicos, bioinformáticos, virólogos y especialistas en cul¬ 
tivos celulares a que lleven a cabo estos experimentos de control, que los publiquen y 
que me informen acerca de ellos. He diseñado un experimento de control que excluye 
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desde el inicio la excusa de que el material de muestra utilizado ha sido contaminado 
con el SARS-CoV-2 antes de o durante el experimento de control. 

Los costes de la realización de los experimentos de control serán cubiertos si a mí y a ob¬ 
servadores neutrales se nos permite estar presentes durante la ejecución de los experimentos 
de control y se documente cada paso. Les ruego que se pongan en contacto con la casa edi¬ 
torial para detalles de contacto. Los resultados terminarán con la crisis del coronavirus de 
inmediato. No sirve si sólo yo presento los resultados de los experimentos de control. 

111. ¿En qué suposiciones, experimentos y experimentos de control se basa el Prof. Drosten para 
poder afirmar que su procedimiento de prueba, con el cual él detecta áreas parciales de sólo 
2 (dos) genes a partir del genoma de un total de 10 (diez) genes del coronavirus, detecta un 
virus entero, activo y patogénico después de una presuntamente exitosa pelea del sistema 
inmune, o la presencia de numerosos virus “deficientes” o “incompletos” o “inocuos” en 
nuestro material genético? 

El Prof. Drosten no ha considerado estas lógicas preguntas en absoluto, porque no aparecen 
en ninguna paite de sus publicaciones y afirmaciones. La detección de únicamente secuen¬ 
cias genéticas cortas a partir de una larga cadena genómica de un virus nunca puede demos¬ 
trar la presencia de un virus intacto y por tanto capaz de multiplicarse. Para poder conside¬ 
rar dicha prueba PCR válida, primero deberían realizarse estudios cuyos resultados mues¬ 
tren que la detección de secuencias genéticas cortas automáticamente demuestra también la 
presencia de una cadena genética entera e intacta de un virus. Tales estudios lógicamente 
obligatorios no han sido llevados a cabo ni mencionados hasta la fecha. 

La viróloga líder en el campo de los virus propios de células denominados ‘endógenos’, 
inocuos, incompletos o deficientes, la Sra. Prof. a Karin Mólling, describió las medidas to¬ 
madas al comienzo de la crisis del coronavirus como injustificadas. Ha señalado en publica¬ 
ciones y en un libro 17 que la mitad del material genético del ser humano, e. e. la mitad de las 
secuencias de que constan nuestros cromosomas, consta de secuencias genéticas inactivas y 
deficientes de virus. Lo que ella no sabe, u oculta, es el hecho de que el metabolismo produ¬ 
ce constantemente una gran cantidad de secuencias genéticas de ARN de cualquier compo¬ 
sición que no se presentan en forma de secuencias de ADN en los cromosomas. Este hecho 
cuestiona las afirmaciones de la existencia de todos los virus de ARN, como, por ejemplo, 
los coronavirus, el virus del ébola, el VIH, el virus del sarampión y los virus del SARS. Este 
hecho es también el fundamento por el que se utilizan los experimentos de control para po¬ 
ner fin inmediatamente no sólo a la crisis del coronavirus, sino también al miedo y mala 
praxis de toda la Virología de los supuestos virus enfermantes. Puedo asegurar que las cau¬ 
sas y los fenómenos efectivos de la infección atribuida a los virus se demuestran en el senti¬ 
do “positivo” de la palabra “ciencia”. Para ello, remito al anterior artículo “Fehldeutung Vi¬ 
rus”-' en la revista WissenschajftPlus n° 1/2020, que también puede adquirirse como archivo 
PDF. Y, naturalmente, a los muchos artículos anteriores en torno a esta cuestión. 

Sigue la continuación “Virus de la malinterpretación III”. 
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tanzania) . Clarín ( https://www.clarin.com/viste/coronavirus-africa-polemica-cabra-papava-dieron- 
positivo-covid-19 0 AzRBgoFoB.html ). Nota del traductor .] 

16 Ver n. 9. 

17 Véase el libro de Karin Mólling con el interesante título Viruses: More Friends Than Foes, 420 págg., 
que en 2016 también apareció en alemán [Parece que fue al revés, que se publicó primero la versión ale¬ 
mana, en 2014, y luego la inglesa, a finales de 2016. No tengo noticia de que se haya traducido el libro al 
español. Nota del traductor.]. 
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